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Executive Summary 









reviewed  within  the  scientific  disciplines  of  geographic  distribution  (e.g.,  fishing 
grounds, survey data of early life stage, juveniles and adults), genetic variation (e.g., 
allozymes, mitochondrial DNA, nuclear DNA), phenotypic variation (e.g., life history 
traits, morphology,  fatty  acid  composition)  and  connectivity  (e.g.,  larval dispersal, 













Although  biological  stocks  of  S. mentella  are  partially defined  by depth, WKREDS 
recognizes  that definition of management units by depth and  the associated  fishery 
monitoring by depth would be  impractical.   Therefore,  three management units are 











2 ICES WKREDS REPORT 2008 




the most  likely  definition  of  biological  stocks  of  S. mentella  and  suggest  practical 








meeting,  and many workshop members  contributed  case  study  reviews  by  corre‐
spondence prior  to  the meeting.   During  the meeting, case study reviews were dis‐
cussed, and a workshop consensus was developed on each agenda  item.   After  the 


































being  harvested, monitored  and managed.   Many  populations  are  spatially  struc‐
tured, with discrete subpopulations that are self‐sustaining, that is they are somewhat 
isolated from other subpopulations of the species, and their population dynamics are 
determined more  from within  the subpopulation  than  from mixing with other sub‐
populations.   Accordingly, stock  identification  involves a comprehensive evaluation 
of geographic variation and connectivity among putative stocks. 
Geographically  isolated  stocks  often  exhibit  measurable  differences  from  other 
stocks.       Subpopulations  that have been  reproductively  isolated  from other  stocks 
develop  significantly  different  genetic  compositions  over  time. Genetic  differences 
can  also  be  expressed  through phenotypic  traits  (i.e.,  characteristics  that  are  influ‐
enced  by  both  genetics  and  the  environment).    Therefore,  even  partially  isolated 
populations  can  have  significantly  different  phenotypic  characters,  some  of which 
determine a  stock’s productivity  (e.g.,  reproductive dynamics, growth, and mortal‐
ity).   
Connectivity can be evaluated using natural and artificial tags.   Individuals inhabit‐
ing different environments will  incorporate natural  tags, such as parasites  that may 
be unique  to  the  area or  chemical  compositions  that  reflect  chemistry of  their  sur‐
roundings.   Conventional  and  electronic  tagging  is  also  valuable  for documenting 
movements, connectivity and habitats. 
The Study Group on Redfish Stock Structure  (WKREDS) was  formed  to  review all 
reported material on the stock identity of the various redfish units (Sebastes mentella) 
in the Irminger Sea and adjacent waters, identify the most likely definition of biologi‐
cal  stocks  of S. mentella,  and  suggest practical management units.   This  report de‐
scribes  the  Workshop’s  review  of  the  documented  stock  identity  studies, 
interdisciplinary synthesis on  the most  likely stock structure of S. mentella  that con‐
forms  to  all  available  information  and  recommendations  for  the most  appropriate 
management units. 
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General Biology 
Several aspects the life history of S. mentella and general characteristics of the genus 
Sebastes  influence population  structure and  should be considered  in  the determina‐
tion of biological stocks.  Sebastes species are widely distributed in the North Pacific, 




havioral groups  into depth‐defined habitats has  led  to  reproductive  isolation  (e.g., 
Hyde et al. 2008).  Sympatric diversity of the genus Sebastes is a commonly used ex‐





mechanisms  involved  in  formation  of  discrete  subpopulations,  mate  recognition, 
courtship behavior and mate choice are additional mechanisms of reproductive isola‐
tion  that  facilitate  relatively  rapid  divergence  (Johns  and Avise  1998).   However, 
unlike most  live‐bearers, species of Sebastes produce many, small  larvae that are ex‐
truded soon after  they hatch  from eggs and disperse widely as zooplankton.   Rela‐
tively  strict  reproductive  constraints  and  extensive  larval dispersal  allow  adaptive 
radiation into a diversity of ecological niches (Rocha‐Olivares 2004).  The typical long 












turity  (Magnússon  and Magnússon  1995).    In  the mid‐1990s,  the  fishery  expanded 
geographically  and vertically  to depths greater  than  500m  (Sigurdsson,  et al. 2006) 
and the relationships between the traditional demersal resource, the shallow pelagic 
resource and the newly developed pelagic, deep‐sea fishery were unknown. 
In 1998,  the  ICES Study Group on Redfish Stocks met  to coordinate  future research 
on redfish stocks, including the acoustic survey in the Irminger Sea and adjacent ar‐
eas, but recognized that stock identification was a critical issue for surveying S. men‐
tella  resources  and  managing  the  redfish  fisheries  (SGRS  1998).  Information  on 
morphology,  parasites  and  early  genetic  analyses  were  reviewed,  but  the  Study 
Group concluded that the evidence for one or two pelagic stocks was not conclusive.  
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Beginning  in  2000,  a  four‐year  research  project was  funded within  the  European 
Commissionʹs Fifth Framework Programme to study population structure, reproduc‐
tive  strategies and demography of  redfish  in  the  Irminger Sea and adjacent waters 
(ICES V, XII  and XIV; NAFO  1),  hereafter  referred  to  as  the  ‘EU Redfish  Project’ 
(Anon. 2004; www.redfish.de).  The main workpackage of the project was stock iden‐
tification.   The project  involved collaborative sampling efforts, and  the  report com‐
piled  studies  on  genetics,  morphometrics,  reproduction  and  maturation,  otolith 
shape, otolith chemistry and growth.   A  related  initiative was  funded by  the Faroe 
Islands, which  included analysis of genetics, morphometrics, otolith chemistry, and 
fatty acids (Joensen 2002). The consensus summary statements from all partners was 
that  morphometric  and  otolith  analyses  did  not  indicate  stock  structure  in  the 
Irminger Sea and adjacent areas, but genetics revealed weak, significant differences 












area  on  the Greenland  Shelf,  and  a  succession  of  ontogenetic  stages  that  suggest 
movement from nursery areas, to shallow areas, then to deep pelagic habitats.   The 
authors  refute genetic differences among groups, because  they may  result  from ge‐
netic drift, selection or temporal variation (i.e., age dependency).  
As  the EU Redfish Project was  in  the  final  stages of documenting  final  results,  the 
ICES Study Group on Stock Identity and Management Units of Redfishes met to re‐
view all stock  identification material,  identify most  likely biological stocks and sug‐
gest  practical management  units  (SGSIMUR  2005).    Information  from  the  EU  and 
Faroese Redfish projects as well as spatial analyses of fishery and survey data were 
reviewed.   The Study Group concluded that there is population structure of S. men‐
tella,  but  the  nature  of  the  structure  (i.e.,  reproductively  isolated  groups  or demo‐
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gested that a workshop should be held, involving all redfish experts and stock identi‐





• A demersal unit  on  the  continental  shelf  in  ICES Divisions Va, Vb,  and 
XIV.  In 2008, ICES concluded that the status of this stock is uncertain and 
advised “that a management plan be developed and  implemented which 
takes  into  account  the  uncertainties  in  science  and  the  properties  of  the 
fisheries. ICES suggests that catches of S. mentella are set no higher than 10 
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was  no  single  valid  interpretation.    Final  conclusions  and  recommendations were 
based on information that was not equivocal, and are robust to subjective interpreta‐
tions of some information. 
The  procedural  first  step was  to  define  all  a  priori  hypotheses.   Hypotheses were 
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• Was  sample  size  adequate  to  detect  a  meaningful  difference  between 
groups (or to generalize movements among groups)? 
• Were differences between hypothetical stocks statistically  tested  (or were 
movements among groups quantified)? 
• Was  the analytical methodology sound  (i.e., adequate  to produce reliable 
results)?  The critiques and protocols described in the SIMWG publication 
(Cadrin et al. 2005) served as a guide. 
Workshop participants  reviewed  case  studies using  these  criteria before  the work‐
shop, and presented  their  reviews at  the workshop  for discussion and a consensus 
review.  All case studies in a discipline were considered to develop a summary of all 




tribution, geographic variation, and  connectivity were  integrated  for a holistic per‐
spective on biological stocks.  The final stage of evaluating biological stock structure 
involved consideration of each of the a priori hypotheses, identification of information 
that  rigorously  tested  the  hypotheses,  and  evaluation  of whether  the  information 
could be used to reject hypotheses.  The testing of hypotheses was based on the most 




Recommendations  for  practical management  units  considered  geographic  delinea‐
tions that most accurately reflect the consensus on biological stock structure.  Defini‐
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4 Information on stock identity of Sebastes mentella in the 
Irminger Sea area 
4.1 Geographic Distribution 
Spatial patterns of abundance offer a basic indication of stock structure, contribute to 
our  understanding  of  isolating  mechanisms  or  connectivity  in  a  population,  and 
should be the first point of reference for identifying stock structure (Begg 2005).  The 
geographic  range of S. mentella  extends  across  the North Atlantic,  from  the Grand 




S. mentella  through  histological  analysis  of  fishery  samples  (Anon.  2004).    Spatial 
analysis of spawning  fish  (i.e., with developing gonads)  in  fishery catches suggests 
three different, but overlapping distributions of  spawning  fish:  1) on  the  Icelandic 
Slope, 2) in the deep, northeast Irminger Sea and 3) the shallow, southwest Irminger 














son et al.  (2006) provide an overview of  the development of  the pelagic S. mentella 











Spatial  analysis  of  survey data  show  that  the  shift  in  the  fishery  to  the  southwest 
since 1996 (Sigurðusson et al. 2006) reflects a similar change in the distribution of the 








developing  gonads  in  separate,  but  overlapping  areas  of  the  Icelandic  Shelf  and 
Irminger Sea  (Figure 4.1.2).   Larvae are distributed  in  the  Irminger Sea,  in more or 
less continuous concentrations (Figure 4.1.3).  Juveniles and adults are caught on the 










Reviews by Saborido‐Rey et al.  (2004) and Melnikov  (2007) concluded  that  there  is 
one stock of S. mentella in the Irminger Sea and adjacent areas based on spatial distri‐
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Figure  4.1.2.  Distribution  of 
spawning  female  S.  mentella 
(maturity  stages  3a‐c)  in  Icelandic 
waters  (upper  panel),  pelagic,  deep 
sea  (middle  panel)  and  oceanic 
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Figure  4.1.4.  Fishing  areas 
and  total  catch  of  pelagic 
redfish  (S.  mentella)  in  the 
Irminger  Sea  and  adjacent 
waters,  in  1990  (a),  1995  (b), 
and  2000  (c). Data  are  from 
Germany  (1995),  Norway 
(1990,  1995),  the  Faroe  Is‐

























































1st quarter                                   3rd quarter





ICES WKREDS REPORT 2008 21 
 
Figure 4.1.6. Distance‐depth plot for Icelandic S. mentella catches, where distance (in NM) from a 
fixed position  (52°N 50°W)  is given. The coloured contours  represent  the  fishery catches of pe‐
lagic S. mentella, the black contours indicate bottom trawl catches of demersal S. mentella, and the 
red contours  represent catches of demersal S. mentella  taken with pelagic  trawls  (from NWWG 
2008).
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Figure 4.1.7.   Depth‐time plot for Icelandic S. mentella catches, where  the y‐axis  is depth,  the x‐
axis is day of the year. The coloured contours represent the fishery catches of pelagic S. mentella, 
the black  contours  indicate bottom  trawl  catches of demersal S. mentella, and  the  red  contours 
represent catches of demersal S. mentella taken with pelagic trawls (from NWWG 2008). 
 






Figure  4.1.8.   Redfish  acoustic  survey  indices of  abundance  shallower  than  the deep‐scattering 
layer (upper panels; average sA values by 5 NM sailed distance) and trawl estimates within and 
deeper  than  the deep‐scattering  layer  (lower panles; sA values calculated by  the  trawl method) 
from  the  joint  international redfish survey  in June/July 2005  (left panels; from SGRS 2005) and 
2007 (right panels; from SGRS 2007).   
 






























Figure 4.1.9. Stratification  scheme of  the German groundfish  survey, positions of hauls  carried 
out  in  2007  (small  panels)  and  normalised  catches  of  S. mentella  (≥17  cm,  upper  panel),  and 
combined S. mentella and S. marinus juveniles (<17cm lower panel). 
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Figure 4.1.10. Length distributions from different Icelandic S. mentella fisheries. The blue  lines 
represent  the  fishery  on pelagic  S. mentella  in  the northeastern  area,  the  red  lines  the pelagic 
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Figure  4.1.11. Length distribution  of  redfish  in  the  trawls,  grouped by  geographical  areas  and 
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4.2 Geographic variation 











or  equivocal  evidence  for  genetic  structure  or weak  differences  among  locations.  
However,  a  common  scenario  in  the  investigation  of  stock  structure  of marine  re‐
sources is that early studies reveal little variation among areas, but as more sensitive 
molecular markers are developed and applied to the resource, new and stronger dif‐













allozymes  of  S. mentella  sampled  in  shallow waters  (<500m).   Dushchenko  (1986) 
found polymorphism in the malic enzyme (MEP), but allozyme frequencies were not 
different among six shallow locations in the Irminger Sea.  Similarly, in their study of 
genetic  differences  among  Sebastes  species, Nedreas  and Naevedal  (1991)  and Ne‐
dreas et al.  (1994)  found genetic uniformity among  shallow  samples  from off West 
Greenland, East Greenland, the Irminger Sea, the Faroe Islands and off Norway and 
Svalbard.   However, soon after the deep‐sea fishery began, preliminary  information 
indicated a difference  in allozyme  frequencies between  the  ‘oceanic’ and  ‘deep‐sea’ 





southern Canada.    Johansen  and  Sevigny  (2003) determined  that  the  source  of  re‐
gional variation was hybridization of S. mentella and S. fasciatus where their distribu‐
tions overlap (i.e., on the Flemish Cap and in Canadian waters).  Johansen et al. (2000) 
and  Johansen  (2003) also  found significant differences between  ‘oceanic’ and  ‘deep‐
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sea’ phenotypes in the Irminger Sea, with only minor differences between the ‘deep‐
sea’ type and those from the Icelandic Slope. However, these studies compared each 
locus  separately  and  had  limited  power  of  detecting  differences. Allozyme  differ‐
ences were at  the polymorphic MEP and  IDHP  (isocitrate dehydrogenase)  loci and 
were supported by haemoglobin analyses.  They concluded that the S. mentella in the 
Irminger Sea  is  composed of  two different  stock units.   Note  that  the  comparisons 
were not based on depth‐structured samples, and many of the ‘deep‐sea’ specimens 
were sampled above the deep‐scattering layer (270‐500m).   
Subsequent  investigations by Novikov  et  al.  (2006)  and Melnikov  et  al.  (2007)  also 









ferences  between  ‘oceanic’  and  ‘deep‐sea’  phenotypes. Although  nearly  all  of  the 
‘deep‐sea’ samples (95%) were collected from deeper than 500m, and nearly all ‘oce‐
anic’  samples  (93%) were collected  from  shallow water  (<500m), comparisons were 








ity of  loci  (mainly MEP),  an  alternative  interpretation  for  the pattern observed be‐






in  the  fishery management process.   Saborido‐Rey et al.  (2004) and Melnikov et al. 
(2007) contend that the pattern of divergence at the MEP enzyme locus reflects a shift 
of  allelic  frequencies  resulting  from  selective  forces  that  act  after  larger,  older  fish 
move  into  the deeper zone. Unfortunately, age determination  is unreliable, particu‐
larly from deep samples (Stransky et al. 2004b, 2004c), and the ontogenetic movement 




tween  ‘oceanic’ and  ‘deep‐sea’ phenotypes  is more parsimoniously explained as the 
result of adaptation to different environments by two diverging populations. 
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Mitochondrial DNA 
In contrast to allozymes, that are the protein expressions of DNA, molecular methods 





be used as a  ‘molecular clock’  to  indicate  the duration of reproductive  isolation be‐
tween two populations. 
Sundt  and  Johansen  (1998)  found  a  low  level  of mtDNA variation  among  Sebastes 
species  in  the North Atlantic,  suggesting  a  recent  evolutionary  divergence.   As  a 
component of the EU Redfish Project, Schmidt (2005) also found a low level of genetic 
differentiation  in mtDNA  among North Atlantic  Sebastes  species.   A  phylogenetic 
analysis  revealed  a pattern  and  levels  of divergence  similar  to  those  normally  ob‐
served within  the same species, which suggests  that speciation rate  in  this group  is 
rapid (Figure 4.2.1.2).   Analysis of molecular variance indicated that most of the ge‐
netic  variation  occurred  between  species,  but  there was  also  significant  variation 
among samples within species.  Haplotype frequencies differed between the samples 
of the ‘deep‐sea’ phenotype and other samples of S. mentella, because one haplotype 





Several  aspects  of  nuclear DNA  (nDNA)  are  commonly  used  to  study  population 
structure,  and  each  has  different  sensitivities  and  interpretations.    When  little  is 
known about  the genome of a species  (i.e., DNA  sequences have not been  indenti‐
fied), Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) can be used to explore patterns 
of  variability,  because  RAPD  primers  recognize  simple  nucleotide  sequences  that 
should arise frequently in any DNA (Smith 2005).  Johansen et al. (1997) and Johansen 








tween  arbitrary  restriction  sites  to measure  genetic  variation  (Liu  2005).    Schmidt 
(2005)  found  genetic  patterns  among  S.  mentella  sampled  from  the  Irminger  Sea, 
Greenland and Iceland, but the significant differences between all samples indicated 
that AFLP markers may be  too variable  to detect biological meaningful patterns of 
genetic  structure among subpopulations of S. mentella.   Similar  to RAPD, AFLP  re‐
sults are not always repeatable among  laboratories, and AFLP characters are  inher‐
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Microsatellites are segments of nDNA consisting of tandem nucleotide repeats.   Mi‐
crosatellites are generally non‐coding, so they are not subjected to selection and have 










ples  from  the northeast  Irminger Sea,  the eastern  Icelandic Slope and  the 
southwest Faroese Slope, and 3) the western Icelandic Shelf and southwest 
Faroese Shelf  (Figure 4.2.1.3;  Joensen 2002, SGSIMUR 2005).   Analyses of 
these samples were later refined by Stefánsson et al. (unpublished, below). 
• Roques et al. (2002) used microsatellite characters to demonstrate the pres‐
ence  of  hybridisation  between  S. mentella  and  S.  fasciatus  in  the Gulf  of 




the Barents Sea.     However, all  ‘panoceanic’ samples  in  the  Irminger Sea 
and adjacent areas were from shallow habitats (<500m).   
• Using eight highly variable microsatellite loci, Schmidt (2005) found weak 
but  significant genetic  structure  in S. mentella.   Significant genetic differ‐
ences were found between three groups of samples: 1) on the Flemish Cap, 
2)  in  the deep  (>500m),  central  Irminger  Sea,  and  3)  in  shallow  (<500m) 
samples off Greenland, off  Iceland, and  in southern  Irminger Sea  (Figure 
4.2.1.4). 




• Although  the  comparisons  tested  by  Pampoulie  &  Danielsdottir  (2008) 




crosatellite  variation  (Figure  4.2.1.5).   The  analyses  also  suggest  that  the 
shallow and deep pelagic subpopulations may represent  incipient species 
that were  allopatric  (i.e., geographically  separate) during  the Pleistocene 
glaciation but secondarily came in contact to form their current sympatric 
(i.e., overlapping) distribution.  
• A  spatially expanded analysis  rigorously  tests  for genetic differences be‐
tween shallow  (<550m) and deep  (>550m) S. mentella  in  the  Irminger Sea 
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samples are similar to that reported by Roques et al (2002), with the addi‐
tion  of  genetically  distinct  deep  samples  and  samples  on  the  Icelandic 













with  the  previously  posed  single‐stock  hypothesis  (Saborido‐Rey  et  al.  2004, Mel‐
nikov 2007).  The revised view of stock structure results from more extensive genetic 
testing,  the use of neutral  and powerful markers,  refinement of  analyses by depth 
(rather  than by phenotype), and  robust  statistical approaches.   The hypothesis  that 
fish move to deeper habitats as they age is refuted by the substantial differences be‐
tween deep and shallow pelagic samples  in microsatellite allelic  frequencies  (which 
are  not  vulnerable  to  selection,  and  have  been  tested  for  temporal  stability).  







2002) probably  results  from depth‐based differences  among  locations  that  are geo‐
graphically close. 























tion  (IS:  Irminger  Sea;  CS:  Icelandic  Slope).    Consensus  neighbor‐joining  dendrogram  (right 
panel) showing the relationship among the 26 samples.  Nei’s genetic distance between samples 
based  on  eight  allozyme  loci was used  to  construct  the dendrogram  (from Daníelsdóttir  et  al. 
2008).
 





fasciatus; VI:  S.viviparus; ALUT:  S.  alutus; CAP:  S.  capensis; HEL: Helicolenus  dactylopterus). 
Each line represents a single mutational step connecting two haplotypes and small black circles 
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Figure  4.2.1.5. Sample  locations of S. mentella  from  the  shallow  (red, depth  <  500m)  and deep 

















lites  loci  as  interpreted  from Bayesian based  cluster  analysis  (modified  from Stefánsson  et  al. 
unpublished). Different clusters are represented in different shaded areas and by letters: D: ‘deep 
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4.2.2 Phenotypic variation 
Geographic variation in phenotypic characters (measurable traits that are influenced 
by both genetics and environmental  factors)  is valuable  for stock  identification, be‐
cause maintenance of phenotypic differences among groups indicates limited mixing, 
and adaptive differences may have a genetic basis.  Investigation of phenotypic varia‐




The study of phenotypic variation has played a  large  role  in  the  investigation of S. 
mentella  population  structure.    Soon  after  the  discovery  of  the  deep‐sea  resource, 
phenotypic  differences  between  ‘oceanic’  and  ‘deep‐sea’  forms  were  recognized 
(Magnússon and Magnússon 1995).  Several phenotypic characters have been used to 
study  stock  structure  of  S. mentella,  including  life history  traits  (e.g.,  size distribu‐
tions,  size  at maturity), morphology  (e.g., body  form, meristics, otolith  shape)  and 
fatty acid composition. 
Phenotypic variation can be particularly valuable  for stock  identification when  it  is 
associated with life history characteristics and vital rates (e.g., growth, reproduction, 
mortality)  that  are  also  critically  important  for  population dynamics,  stock  assess‐
ment and fishery management (Begg 2005).   There are some  indications of different 
ontogenetic  rates among  the genetic  stocks of S. mentella  identified  in Section 4.1.1.  
As discussed in section 4.1 and illustrated in Figures 4.1.10 and 4.1.11, size distribu‐
tions are relatively smaller in the shallow, southwest Irminger Sea than in the deep, 




fied  based  on  size‐at‐maturity,  with  the  ‘deep‐sea’  types  having  larger  size  at 




maturing  individuals  recruit  to  the  deepwater  habitat  along  the  slopes  of  East‐
Greenland, along  the  Iceland‐Greenland Ridge  to  the slopes west and south of  Ice‐
land  (the deep‐sea S. mentella stock).   However,  these  interpretations of ontogenetic 
movements  are based on deduction  and  are not  consistent with  the genetic differ‐
ences between shallow and deep pelagic samples. 
Geographic  differences  in morphology  can  also  indicate  subpopulations  that  have 
limited mixing  and morphological  patterns  can  reflect  life  history  differences  and 
possibly adaptations  to different environments  (Cadrin 2000).   Several studies have 
investigated patterns of morphology for S. mentella.  Nagel et al. (1991) found that S. 
mentella on the Reykjanes Ridge had more vertebrae than those collected in other ar‐
eas  (off east and west Greenland,  the  Irminger Sea, off Norway and  in  the Barents 




Lastein  (1992)  found morphometric differences between samples  from  the  Irminger 
Sea, the Faroes and off Norway, with some morphometric heterogeneity within Faroe 
 







lagic  phenotypes  were  secondarily  identified  on  the  basis  of  general  appearance 
(‘deep‐sea’ are brighter, and  ‘oceanic’ are  less  ‘clean’), color pattern  (‘oceanic’ have 
black and red spots), filets (‘oceanic’ filets have dark spots), and morphometry (‘oce‐
anic’ have narrower head; Figure 4.2.2.1; SGRS 1998).   
Garabana Barro  (2005) attempted  to use morphometric analysis  to quantify  the dif‐
ferences between ‘deep‐sea’ and ‘oceanic’ phenotypes, but found that morphometric 
variation  could not accurately  classify  individuals  to  ‘type.’   Morphology was  also 
compared among samples from the Flemish Cap, Faroe Islands, Greenland Shelf, Ice‐
landic Slope,  Irminger Sea, and Norwegian Sea, but all were morphometrically  too 
similar  to support accurate classification of specimens  to  locations.   One subtle pat‐
tern  of  variation was  that  specimens  from  the  Irminger  Sea  specimens were more 
fusiform than those from other areas.  As a part of the EU Redfish Project, an identifi‐
cation key was developed to codify the phenotyping technique used by Icelandic re‐
searchers,  but  the  key  could  not  be  effectively  used  by  all  of  the  partners  in  the 
project  (Anon. 2004).   A  refined phenotyping key was based on preopercular spine 
morphology (Figure 4.2.2.2), size at maturity and parasites (SGSIMUR 2005).   
Another  component  of  the EU Redfish  project was  an  investigation  of  geographic 
variation in otolith morphology.  Stransky (2005) measured outline shape of otoliths 
collected  from  S. mentella  throughout  the North Atlantic.   Otolith  shape  could not 
accurately  classify  specimens  to  specific  areas  (Flemish  Cap,  Davis  Strait,  West 
Greenland Shelf, East Greenland Shelf,  Irminger Sea,  Icelandic Slope, Faroe  Islands, 
and Barents Sea), but could accurately classify specimens  to  three broad regions: 1) 
Flemish Cap and Davis Strait, 2) Greenland Shelf, Irminger Sea, Icelandic Slope, and 
Faroe  Islands,  and  3) Barents Sea.   Stransky  (2002)  compared otolith  shape  among 
samples  in  the  Irminger Sea by depth, but no clear clear differences between depth 
groups were found. 
Daníelsdóttir  et  al.  (2008)  found  significant  differences  in  allelic  frequency  of  al‐
lozyme loci between specimens classified to ‘oceanic’ or ‘deep‐sea’ phenotypes based 
on external morphology.  However, there was considerable misclassification between 
phenotypes and genotypes.   Stefánsson et al.  (2009)  found significant differences  in 








position  and  the  environment, with  some  specific  fatty  acids  concentrations more 
heritable than others (Grahl‐Nielson 2005).  As a part of the Faroese Redfish project, 
Joensen  and Grahl‐Nielsen  (2004) measured  fatty  acid profiles  in heart  tissue of S. 
mentella from eleven areas in the North Atlantic from Norway to the Irminger Sea.  
 




ure 4.2.2.4).   Stocks  identified  through fatty acid profiles are similar  to  those  identi‐








patterns of  fatty acid profiles are  similar  to  those  from genetic analysis.   Although 
interpretation of phenotypic  traits  is somewhat subjective  (i.e., can be validly  inter‐
preted  in several ways), all  information on phenotypic variability  is consistent with 
the genetic stocks identified in Section 4.2.1. 
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Table 4.2.2.1. Distribution of  Icelandic catch by depth  (m), proportion of  ‘oceanic’  type  redfish, 
standard deviation of  the mean proportion, reported catch  (t) of  ‘oceanic’ and  ‘deep‐sea’ redfish 
(only when depth is reported).  Data based on samples from the commercial fishery and from the 
log‐books. The  catches  as well  as  the  samples  are divided  according  to  the  areas  (N: north; S: 
south) shown in Figure 4.2.2.3. 








N  1995  200  200_400  6.91  95.11  1784  92  0 
N  1995  400  400_600  22.17  76.52  2212  679  0 
N  1995  600  600_800  29.86  50.91  1499  1446  0 
N  1996  0  0_200  NA  NA  NA  NA  2 
N  1996  200  200_400  NA  100.00  428  0  0 
N  1996  400  400_600  21.99  67.36  3727  1806  0 
N  1996  600  600_800  23.63  33.05  16583  33597  0 
N  1996  600  600_800  NA  NA  NA  NA  2177 
N  1997  0  0_200  NA  NA  NA  NA  174 
N  1997  200  200_400  NA  80.98  1197  281  0 
N  1997  400  400_600  33.50  42.34  1745  2377  0 
N  1997  600  600_800  30.72  27.00  8837  23898  0 
N  1997  800  800_1000  30.62  28.19  189  481  0 
N  1998  200  200_400  NA  NA  NA  NA  21 
N  1998  400  400_600  10.39  15.48  499  2722  0 
N  1998  600  600_800  8.35  7.42  3186  39744  0 
N  1998  800  800_1000  NA  0.00  0  475  0 
N  1999  400  400_600  NA  5.14  60  1103  0 
N  1999  600  600_800  6.14  5.57  1960  33221  0 
N  1999  800  800_1000  7.97  9.92  169  1538  0 
N  2000  200  200_400  NA  NA  NA  NA  42 
N  2000  400  400_600  6.83  4.50  503  10672  0 
N  2000  600  600_800  5.78  5.68  1858  30868  0 
N  2000  800  800_1000  3.59  2.95  18  606  0 
N  2001  200  200_400  NA  NA  NA  NA  155 
N  2001  400  400_600  1.43  1.06  21  1999  0 
N  2001  600  600_800  6.96  4.01  1033  24733  0 
N  2001  800  800_1000  11.70  14.36  113  674  0 
N  2002  400  400_600  NA  NA  NA  NA  911 
N  2002  600  600_800  5.53  3.97  1474  35694  0 
N  2002  800  800_1000  NA  NA  NA  NA  0 
N  2003  400  400_600  52.24  30.16  206  478  0 
N  2003  600  600_800  15.45  5.26  2165  38976  0 
N  2003  800  800_1000  NA  NA  NA  NA  1496 
N  2004  200  200_400         NA  83.12  430  1  0 
N  2004  400  400_600  19.08  11.47  2509  1938  0 
N  2004  600  600_800  4.20  3.59  10102  27158  0 
N  2004  800  800_1000  1.38  9.51  600  571  0 
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Table 4.2.2.1. continued. 








S  1995  200  200_400  3.27  97.95  4913  103  0 
S  1995  400  400_600  NA  100.00  3184  0  0 
S  1995  600  600_800  26.47  55.69  10383  8261  0 
S  1995  600  600_800  NA  NA  NA  NA  74 
S  1996  200  200_400  NA  NA  NA  NA  3411 
S  1996  400  400_600  2.55  98.57  1155  17  0 
S  1997  200  200_400  19.88  85.94  1413  231  0 
S  1997  400  400_600  NA  NA  NA  NA  453 
S  1998  200  200_400  NA  NA  NA  NA  1838 
S  1998  400  400_600  NA  NA  NA  NA  11 
S  1998  600  600_800  NA  NA  NA  NA  23 
S  1999  0  0_200  NA  NA  NA  NA  34 
S  1999  200  200_400  1.47  99.22  5663  44  0 
S  1999  400  400_600  26.99  86.30  113  18  0 
S  2000  200  200_400  NA  NA  NA  NA  664 
S  2001  0  0_200  NA  100.00  618  0  0 
S  2001  200  200_400  15.37  91.08  11908  1166  0 
S  2001  400  400_600  NA  NA  NA  NA  50 
S  2001  600  600_800  NA  NA  NA  NA  2 
S  2002  200  200_400  0.00  100.00  5093  0  0 
S  2002  400  400_600  NA  NA  NA  NA  280 
S  2003  200  200_400  0.00  100.00  4988  0  0 
S  2003  400  400_600  NA  100.00  90  0  0 









Figure  4.2.2.1. General morphology of  ‘deep‐sea’  and  ‘oceanic’ phenotypes  in  the  Irminger Sea 
(photos from T. Johansen). 
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Figure 4.2.2.2. Morphological characters associated with  the preopercular  spine  (the position of 
third  and  fifth preopercular  spines) used  to  identify  ‘deep‐sea’  (code  2)  and  ‘oceanic’  (code  4) 
phenotypes of S. mentella (from Garabana Barro 2004). 
 




























otolith  chemistry, parasite  infestation).   Mixing of groups  can  involve  two distinct 
patterns  that have different  influence on population structure and reproductive dy‐
namics:   1)  ‘overlap’  is a pattern  in which  individuals  from  reproductively  isolated 
subpopulations share  the same habitats  in some seasons, but have  isolating mecha‐
nisms  (e.g., separate areas or seasons  for reproduction), and 2)  ‘diffusion’ or repro‐








found  by Rikhter  (1996), may  also  indicate  different  larval  environments,  because 





as biological  tags, and  the approach has been revived  through advanced methodol‐
ogy  (MacKenzie and Abaunza 2005).   Patterns of parasite  infestation have played a 
large role in the study of S. mentella stock structure.  Pelagic phenotypes are partially 
defined by  the prevalence of  the parasitic  copepod Sphyrion  lumpi.   Unfortunately, 
there are conflicting patterns of S.  lumpi  infestation  (SGRS 1998).   Some researchers 
found increasing infection rates with depth (Magnússon et al. 1995, Magnússon and 
Magnússon  1995),  but  others  found decreasing  infection with depth  (Del Rio  1996 
and Sarralde et al. 1997). 
Parasites and pigmented patches have been used as  indicators of population struc‐
ture of Sebastes mentella  in  the  Irminger Sea and adjacent waters by a  long series of 
Russian  investigations  (1983‐2008).    Infestation rate of Sphyrion  lumpi and  the entire 




occurrence of pigment patches on  the  skin  (Bogovski and Bakay 1989).   Bakay and 
Melnikov  (2008)  interpreted  the predominance of pigment patches  in  individuals at 
depths greater than 500m and the decrease in occurrence of pigment patches on the 









ICES WKREDS REPORT 2008 47 
S. mentella are frequently infected by Sphyrion lumpi, but those on the Icelandic Slope 
are  not.   Conversely, pelagic  Sebastes mentella do  not  have  some parasites  that  are 
found on  the  slope,  such as Microcotyle  sebastis  (Monogenea), and  some  rarer para‐
sites: Spinitectus  oviflagellis  (Nematoda), Echinorhynchus gadi, Corynosoma  strumosum, 
















istry.   As otoliths grow,  they  incorporate  the  chemical  signature of  the  fish’s  envi‐
ronment, so that each growth zone  is an archive of the fish’s environmental history 




Mg, Ba, and Cu) were  found between  redfish otoliths collected  in  the  Irminger Sea 
and East Greenland.   The  lack of clear spatial differences  in otolith chemistry could 
indicate  either  common  natal  origin  of  adults  or  a  lack  of  variation  in  elemental 
chemistry across large expanses of the ocean in this region.   
Tagging has a  long history  in  fishery research and  the study of movement patterns 
(Thorsteinsson  2002).   A particular  challenge  in  tagging  redfish  is  the barotraumas 
associated with bringing fish to the surface.   Sigurðusson et al (2006) solved this di‐
lemma using an innovative in situ tagging device.  Although the objective of the tag‐
ging  project was  to  demonstrate  effectiveness  of  in  situ  tagging  technology,  there 
were  some  tag  releases and a  few  long‐term  recaptures  that offer valuable  insights 
into movement  patterns.    Sample  sizes were  low  and  not designed  to  represent  a 
management  unit  or  biological  stock,  but  the  49  recaptured  tags  include  several 
movements  from deep, pelagic  environments  to demersal habitats on  the  Icelandic 
Slope (Figure 4.3.2, Table 4.3.1).   These movements document distributional overlap 
between  the  two groups and perhaps connectivity.   The  recapture  information was 
updated during  the WKREDS meeting, because a  tag was returned  to  Icelandic Re‐
searchers from the Russian fishery.   Data storage tags were also deployed, but none 
have been recaptured to date. 
Information  from  larval drift, parasites, otolith  chemistry  and  tagging  suggest  that 
subpopulations  of  S. mentella mix during  early  life  stages,  as  larvae  and  juveniles, 
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Table 4.3.1. Results of tagging experiments, updated from Sigurðusson et al (2006). 
Release Information Recapture Information Depth
Depth Length Depth Distance Change
Recap. Lat. Lon. Date (m) (cm) Date Lat. Lon. (m) (NM). Days (m)
1 63.08 -23.80 22.10.2003 504 43 28.10.2003 63.10 -23.80 0.7 6
2 63.11 -23.67 23.10.2003 521 37 10.2.2004 62.93 -24.43 531 23.5 110 -10
3 63.11 -23.67 23.10.2003 506 37 17.8.2005 63.08 -20.83 466 76.9 664 40
4 63.11 -23.67 23.10.2003 503 35 26.8.2004 63.15 -23.42 482 7.1 308 21
5 63.11 -23.67 23.10.2003 507 38 28.9.2004 63.00 -24.18 458 15.6 341 49
6 63.11 -23.67 23.10.2003 507 39 26.6.2005 63.98 -11.72 350 323.1 612 157
7 63.11 -23.71 23.10.2003 505 36 10.4.2004 63.00 -24.13 503 13.1 170 2
8 63.03 -24.01 24.10.2003 503 43 16.8.2004 63.30 -12.17 320.9 297
9 63.09 -23.77 24.10.2003 502 37 16.8.2004 63.47 -12.33 309 297
10 63.09 -23.77 24.10.2003 502 39 11.4.2004 63.00 -24.00 549 8.2 170 -47
11 63.11 -23.68 25.10.2003 510 42 22.6.2006 64.03 -13.23 302 284.1 971 208
12 63.11 -23.68 25.10.2003 500 42 19.2.2004 63.08 -23.83 512 4.4 117 -12
13 63.11 -23.68 25.10.2003 503 39 21.1.2004 63.02 -23.95 521 9.3 88 -18
14 63.03 -23.98 8.6.2004 495 36 28.1.2005 62.98 -25.00 512 27.8 234 -17
15 63.03 -24.02 10.6.2004 500 39 31.3.2005 63.50 -26.10 513 63 294 -13
16 63.03 -24.02 10.6.2004 497 36 18.2.2006 62.85 -24.59 549 18.9 618 -52
17 63.03 -24.02 10.6.2004 500 42 28.11.2004 63.05 -23.98 494 1.8 171 6
18 63.02 -24.04 10.6.2004 510 41 7.10.2004 65.82 -27.35 567 188.3 119 -57
19 63.02 -24.04 10.6.2004 495 38 15.3.2006 62.93 -24.27 604 8.2 643 -109
20 63.02 -24.04 10.6.2004 510 37 15.11.2006 62.75 -24.58 670 22.1 888 -160
21 62.98 -24.20 12.6.2004 505 36 16.10.2004 63.17 -23.40 458 24.6 126 47
22 62.98 -24.20 12.6.2004 535 38 17.8.2005 63.17 -23.43 439 23.8 431 96
23 61.29 -28.22 14.6.2004 764 42 23.6.2004 61.50 -28.32 778 13 9 -14
24 61.29 -28.22 14.6.2004 720 37 17.6.2004 61.35 -28.25 622 3.8 3 98
25 61.38 -28.33 14.6.2004 710 42 17.6.2004 61.38 -28.43 741 3 3 -31
26 61.26 -28.16 15.6.2004 750 37 23.6.2004 61.53 -28.27 778 16.5 8 -28
27 61.36 -28.42 15.6.2004 720 38 19.6.2004 61.38 -28.28 741 4.2 4 -21
28 61.36 -28.42 15.6.2004 720 39 19.6.2004 61.28 -28.13 778 9.6 4 -58
29 61.40 -28.47 16.6.2004 680 43 27.5.2008 61.85 -28.78 686 28.3 1441 -6
30 61.32 -28.24 16.6.2004 670 40 29.6.2004 61.90 -28.57 778 36.2 13 -108
31 61.31 -28.20 17.6.2004 740 40 26.6.2004 61.60 -28.32 17.8 9
32 61.38 -28.31 18.6.2004 744 42 19.6.2004 61.40 -28.30 732 1.5 1 12
33 61.35 -28.21 19.6.2004 740 40 28.4.2005 61.77 -29.07 687 35.1 313 53
34 61.35 -28.21 19.6.2004 740 39 19.4.2006 61.42 -28.55 10.6 669
35 61.52 -28.42 19.6.2004 740 41 21.6.2004 61.35 -28.23 622 11.2 2 118
36 61.37 -28.21 20.6.2004 700 6.11.2004 65.87 -27.28 549 271.1 139 151
37 61.37 -28.21 20.6.2004 700 41 1.7.2004 62.08 -28.53 641 44 11 59
38 63.03 -24.02 22.10.2003 504 30.1.2006 65.87 -27.23 549 189.6 831 -45
39 63.03 -24.02 22.10.2003 506 38 27.2.2005 62.93 -25.17 586 31.8 494 -80
40 62.38 -28.55 15.6.2005 640 42 25.5.2006 62.67 -26.95 750 47.4 344 -110
41 62.38 -28.80 18.6.2005 686 42 3.5.2006 61.35 -28.42 741 62.9 319 -55
42 62.48 -28.98 20.6.2005 739 39 23.5.2007 61.75 -27.60 732 58.7 702 7
43 62.45 -28.57 20.6.2005 707 40 9.6.2007 62.88 -27.27 659 44.3 719 48
44 62.57 -28.93 21.6.2005 690 42 1.6.2006 61.20 -28.10 675 85.3 345 15
45 62.68 -28.67 22.6.2005 807 42 17.6.2007 63.15 -26.45 659 66.7 725 148
46 62.22 -31.07 27.8.2006 651 40 24.4.2008 61.20 -28.08 600 104.5 606 51
47 62.38 -31.03 28.8.2006 690 42 15.5.2008 61.71 -29.15 600 66.6 626 90
48 64.38 -27.72 17.7.2008 661 20.10.2008 65.90 -27.05 92.5 95
49 64.18 -27.47 11.6.2005 697 43 7.2.2006 64.02 -26.87 659 18.6 241 38
 





cold,  Labrador  and  Irminger  currents.   Dark  arrows  are  the North Atlantic  current  and  their 
branches (from SGRS 1998). 
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No. recaptured  49
Figure 4.3.2. Results of  tagging experiments, updated  from Sigurðusson et al  (2006). Black dots 
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5 Biological Stocks 
A  synthesis of  all  available  information was used  to  test  each  of  the  a  priori  stock 
structure hypotheses. 
• The  single‐population hypothesis was  rejected on  the basis of  significant 
differences  in microsatellite allelic  frequencies among deep  Irminger Sea, 
shallow  Irminger Sea  and  Icelandic Slope  samples,  as well  as  significant 
differences  in  allozymes  and  fatty  acid  profiles  among  the  same  three 




















microsatellites  and  fatty  acids.   However,  this  heterogeneity was  recog‐
nized in the a priori evaluation as a possible alternative hypothesis.  The al‐





















Other  stock  identification  information  (e.g., overlapping distributions of  life  stages, 
growth and maturity patterns, generally similar morphometry and parasite patterns) 
cannot be used to rigorously reject any hypothesis, because several alternative inter‐
pretations of  those data  are  equally valid.   The  consensus view of biological  stock 
structure cannot be rejected by any information available.  On the contrary, many of 
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6 Recommended Management Units 
Although  biological  stocks  of  S. mentella  are  partially defined  by depth, WKREDS 
recognizes  that definition of management units by depth and  the associated  fishery 
monitoring by depth would be impractical.  Depth‐based differences in genetic stocks 
can be viewed as geographically separated units  (Figure 6.1).   Therefore, WKREDS 







XIV outside of the  ‘deep pelagic’ management unit area defined  in Figure 6.2.   This 
area will  include some mixed‐stock catches of  the  ‘deep pelagic’ stock southwest of 
the Faroe Islands. 
C. The  ‘Icelandic  Slope’ Management Unit: North  and  east  of  the  existing  ‘redfish 
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Table 6.1. Coordinates of the recommended boundary of the ‘deep pelagic’ management unit. 
BOUNDARY POINT  LAT  LON  LAT  LON 
1  645700  ‐283000  64.95000  ‐28.50 
2  630000  ‐253300  63.00000  ‐25.55 
3  615500  ‐264500  61.91667  ‐26.75 
4  610000  ‐263000  61.00000  ‐26.50 
5  590000  ‐300000  59.00000  ‐30.00 
6  590000  ‐340000  59.00000  ‐34.00 
7  613000  ‐340000  61.50000  ‐34.00 
8  625000  ‐360000  62.83333  ‐36.00 
9 same as 1  645700  ‐283000  64.95000  ‐28.50 
 
 





Year  tonnes  tonnes  catch 
1996  13087  57288  70376 
1997  19014  63770  82784 
1998  22512  63469  85981 
1999  23113  56382  79494 
2000  19384  77401  96785 
2001  29868  69770  99639 
2002  24635  78669  103304 
2003  40825  77259  118084 
2004  18661  65020  83682 
2005  20056  33027  53083 
2006  7691  48156  55848 
2007  30  17534  17564 
Sum catch  238877  707746  946622 
 
 




sents  a pure  ‘deep pelagic’  sample, whereas  a q value of  1  represents  a pure  ‘shallow pelagic’ 
sample. 
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and genetic  sample  locations.   Fishery data are  from  Iceland, Russia, Germany, Norway, Faroe 
Island and Greenland (1996‐2007). Black circles: ‘shallow pelagic’ genotype; pink triangles: ‘deep 
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s Inside suggested box















s Outside suggested box
Figure 6.3. Distribution of number of tows made by the fishery, by depth.  Upper panel shows the 
distribution of tows inside the recommended ‘deep pelagic’ management unit boundary, and the 
lower  panel  shows  number  of  tows  outside  the  box.    Fishery  data  are  from  Iceland,  Russia, 
Germany, Norway, Faroe Island and Greenland (1996‐2007). 
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Annex 1: List of participants 
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Annex 3: Recommendations 
RECOMMENDATION FOR FOLLOW UP BY: 
1. Sebastes mentella in the Inrminger Sea and adjacent areas 
should be managed as three units that reflect biological stocks: 1) 
the ‘Deep’ management unit in the northeast Irminger Sea, 2) the 
‘Shallow’ management unit (NAFO areas 1 and 2, ICES areas Vb, 
XII, XIV), and 3) the ‘Icelandic Slope’ management unit (north 
and east of the existing ‘redfish line’). 
ADGRS 
2. Mixed‐stock catches in Irminger Sea should be monitored for 
stock composition. 
NWWG 
3. Surveys should be stratified by depth (i.e., <500 m and >500 m), 
and used to collect genetic samples to serve as baselines for 
genetic stock composition. 
PGRS 
4. Collaboration among national institutes and universities 
should continue to refine the perception of stock structure, 
similar to the sample sharing and partnerships developed by the 
EU REDFISH project and the Faroese Redfish Project.   
SciCom, SIMWG 
5.All developmental stages should be sampled to define spatial 
ditributions (e.g., mating areas, larvae in both Irminger Sea and 
Norwegian Sea, post‐settlement, juveniles on Greenland and 
Norwegian nursery grounds, etc.) 
PGRS 
6. Further work on age determination and validation is needed.  NWWG 
7. In situ tagging should continue, particularly with archival tags.  NWWG, SIMWG 
8. Further exploration is needed on the relationship between 
‘deep’ and ‘shallow’ genetic stocks and ‘oceanic’ and ‘deep sea’ 
phenotypes, respectively.  Adaptive characters should be studied 
to help interpret ecology and divergence of genetic groups. 
SIMWG 
 


